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RESUMO 
Objetivou-se com esse trabalho a avaliação da divergência genética de três genótipos de frango de corte, 
comparando as características de carcaça, utilizando a técnica de análise multivariada via variáveis 
canônicas. Foram utilizados 810 pintinhos de um dia (30 aves/ Box), machos, dos grupos genéticos 
Cobb, Ross e Hubbard, em um delineamento casualizado com nove repetições por genótipo. As 
variáveis analisadas foram: rendimentos de carcaça, peito, sobrecoxa, asa, moela, fígado, coração, 
gordura abdominal, índice L (luminosidade), índice a (conteúdo vermelho), índice b (conteúdo 
amarelo), pH, perda por cocção e força de cisalhamento. Para a avaliação do desempenho de cada grupo 
foi realizada duas análises de variância. Uma seguindo o modelo univariado (ANOVA), e outra 
seguindo o modelo multivariado (MANOVA). Utilizou-se o teste de comparações de contrastes entre 
as médias pelo teste da união-interseção de Roy, a distância D² de mahalanobis como medida de 
dispersão. Os resultados da análise multivariada demonstraram que apenas duas variáveis canônicas 
(VC) foram responsáveis por 100% da variação em 13 variáveis analisadas. Sendo para VC1, 
rendimento de peito, pH, L e b*, as de maior efeito e para VC2, pH e perda por cocção. A análise 
multivariada por análise de variáveis canônicas simplifica a avaliação de muitas características, 
facilitando a visualização da divergência genética. As variáveis de maior relevância nos três genótipos 
avaliados foram o L, rendimento de peito e o pH. 
 
Palavras-chave: Multivariada, rendimentos, qualidade da carne, variáveis canônicas 
 
ABSTRACT 
The ain of this study was to evaluate the genetic divergence of three broiler genotypes, comparing the 
carcass characteristics, using a technique of canonical variables. 810-day-old chicks (30 birds/box), 
males, Cobb, Ross and Hubbard genetic groups were used in a randomized design with nine replicates. 
The variables analyzed were: yield of carcass, breast, drumstick, wing, gizzard, liver, heart, abdominal 
fat, The parameters L* (luminosity), a *(red content), b*(yellow content), pH, cooking loss and shear 
force. To evaluate the performance of each group, it was used a multivariate model (MANOVA). It was 
used the test of comparisons between the averages by the test of Roy and the distance D² of mahalanobis 
as a measure of dispersion. The results showed that only two canonical variables (VC) were responsible 
for 100% of the total variance from 13 variables. The canonical variable 1(VC1) had breast yield, pH, 
L and b *, as the varibles with higher relevance(effect) and for canonical variable 2(VC2), those 
variables were pH and cooking loss. Multivariate analysis by analysis of canonical variables simplifies 
the evaluation of many characteristics, facilitating the visualization of genetic divergence. The most 
relevant variables on the 3 genotypes used were L, breast yield and pH. 
 
Keywords: Sustainability, Soil quality, Nutrient cycling, Soil biota. 
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1 INTRODUÇÃO 
Ao discutir sobre a complexidade das relações genéticas entre as diferentes características, a 
utilização da análise univariada para interpretação das diferenças das características negligencia a 
existência das correlações entres a características, desta forma, a metodologia multivariada, por 
considerar a natureza da relação entre as características, seria mais indicada para situações com número 
elevados de características  (UDEH, 2011) 
A análise de variáveis canônicas é uma das técnicas de análises multivariadas, que permite a 
análise conjunta de diversas características, sendo que representa uma ferramenta importante na 
discriminação de grupos genéticos, permitindo a verificação do grau de similaridade por meio de 
diagramas de dispersão uni ou multidimensionais (VELOSO et al., 2016). Esta técnica visa transformar 
as variáveis originais em variáveis padronizadas e não correlacionadas, com a característica de manter 
o princípio do processo de conglomeração com base na distância D2 de Mahalanobis, descrita por CRUZ 
E REGAZZI (1997), além de considerar as matrizes de covariâncias residuais e fenotípicas das 
características avaliadas.  
FONSECA et al (2000) destaca que quanto menor for o número de variáveis que acumulem pelo 
menos 80% da variação total, melhor será explicações e comparações serão possíveis. As variáveis 
canônicas podem ser utilizadas para serem criados gráficos bi ou tridimensionais, o que permite serem 
visualizadas as distâncias gráficas que representam as similaridades e dissimilaridades entre genótipos 
(PIASSI et al.,1995).  
AJAYI et al. (2012) constaram que a maior parte dos estudos continuam utilizando análises 
univariadas para características de desempenho, carcaça e qualidade da carne, destacando que poucos 
autores utilizam as técnicas multivariadas para se comparar genótipos e linhagens ou com o objetivo de 
reduzir o tamanho número de características a serem consideradas.  
Assim, objetivou-se com este trabalho avaliar o emprego da técnica de variáveis canônicas para 
determinar a divergência genética entre grupos de genótipos de frango de corte utilizando as 
características de desempenho, carcaça e qualidade da carne. 
 
2 MATERIAL E MÉTODOS 
O experimento foi realizado no Instituto Federal do Rio de Janeiro (IFRJ) – Campus Nilo 
Peçanha em Pinheiral – RJ e na Universidade Federal Fluminense em Niterói – RJ no período de outubro 
a novembro de 2016 (CEUA n° 007/2016). Pintinhos de um dia foram imunizados ainda no incubatório 
contra Marek, Gumboro, Bronquite infecciosa e Doença de Newcastle, e alojados em boxes de 2.0m x 
1.5m no aviário experimental do IFRJ. Todos os boxes apresentavam o mesmo tipo de bebedouro e 
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comedouro em bandeja até os 14 dias de idade. Após esse período, foram utilizados comedouros 
tubulares. O galpão era climatizado com aquecedores a gás, ventiladores e exaustores. 
Foram utilizados 810 pintinhos de um dia, machos, de 3 diferentes genótipos de frango de corte 
(Cobb, Ross e Hubbard) em um delineamento inteiramente casualizado, com 9 repetições por tratamento 
(genótipo). Foram alojadas 30 aves/box, totalizando 27 boxes utilizados. Durante todo o período 
experimental, os frangos de corte receberam água e ração à vontade , seguindo as recomendações (citar 
referência) com o seguinte programa nutricional multifásico:: ração pré-inicial (1 até 7 dias de idade), 
inicial (8 até 21 dias de idade), crescimento (22 até 35 de idade) e final (36 até o abate, com 42 dias de 
idade). 
O programa de luz utilizado foi de 23 horas de luz e uma hora de escuro, até os 21 dias de idade. 
Dos 22 dias até o abate foram fornecidas, 18 horas de luz e 6 horas de escuro. As características de 
desempenho peso corporal, ganho de peso diário e conversão alimentar foram avaliados semanalmente.  
Aos 42 dias de idade, duas aves de cada unidade experimental, totalizando 54 frangos, foram 
aleatoriamente coletadas e destinadas ao abate, no Centro de Pesquisas Avícolas do IFRJ, após 8 horas 
de jejum, essas aves foram pesadas individualmente e então abatidas através da técnica de desarticulação 
cervical. Os processos de escaldagem (54°C por aproximadamente dois minutos), depenagem, 
evisceração e os cortes, foram realizados manualmente. 
As carcaças (desprovidas de cabeça, pescoço e pés) foram pesadas gerando o peso da carcaça e 
então foram realizados os cortes para obtenção dos pesos e rendimentos. O rendimento de carcaça foi 
calculado a partir do peso da carcaça quente, dividido pelo peso vivo da ave e multiplicado por 100. Os 
rendimentos (peito, coxa e sobrecoxa, fígado, coração e gordura abdominal) foram calculados a partir 
do peso de cada parte e dividido pelo peso de carcaça quente e multiplicado por 100. 
Todos os frangos tiveram o músculo do peito (Pectoralis major) identificados, coletados e 
transportados em um recipiente isotérmico, para realização das análises de qualidade da carne. As 
amostras utilizadas para avaliação das características de qualidade da carne (pH, cor, perda por cocção, 
e força de cisalhamento) foram resfriadas a 4 ± 2°C por 24 horas, antes da análise no Laboratório de 
Aves e Ovos do Departamento de Tecnologia do Alimentos da Universidade Federal Fluminense (UFF). 
 A mensuração da intensidade da cor da carne foi realizada utilizando um colorímetro (Konica 
Minolta modelo DP-400) no sistema CIELAB. Os parâmetros L* (luminosidade), a* (conteúdo 
vermelho), b* (conteúdo amarelo) foram avaliados. As leituras de cor foram realizadas em três partes 
no lado interno do peito. A determinação do pH foi realizada utilizando um medidor de pH de penetração 
em três pontos distintos das amostras do peito. 
 Em seguida, as amostras de filé de peito foram pesadas, embrulhadas em papel alumínio e cozidas 
em um dispositivo de circulação de ar quente de alta velocidade (Philips Walita Airfryer) até atingir uma 
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temperatura interna de 80 ± 2 °C. Após o cozimento, elas foram resfriadas à temperatura ambiente. As 
amostras foram pesadas novamente para determinar a perda de cozimento, que foi calculada dividindo 
o peso do filé de peito cozido pelo seu peso in natura (antes do cozimento) e multiplicado por 100. 
  A força de cisalhamento foi determinada através do texturômetro (TA.XT.Plus Texture 
Analyzer) acoplado com sonda (Warner Bratzer Blade V) em kgf, sendo considerado o pico máximo 
durante a análise. O equipamento foi calibrado para uma taxa de força de 2,0 mm/seg. Foram utilizadas 
as amostras de peito remanescentes de avaliação de perda de cozimento, das quais foram coletadas 
subamostras 2,0x2,0x2,0 cm (altura, largura e comprimento, respectivamente) e colocadas no 
texturômetro com as fibras musculares orientadas perpendicularmente à sonda. A determinação da força 
de cisalhamento foi realizada nas amostras em três pontos, à temperatura ambiente. 
Para se verificar a normalidade das variáveis para que tanto a análise univariada quanto a 
multivariada fossem possíveis, foi realizado o teste de Shapiro-Wilkov à 5% de significância, enquanto 
a homogeneidade de variância foi determinada através do teste de Bartlet. Foi realizada duas análises de 
variância. Uma seguindo o modelo univariado (ANOVA), e outra seguindo o modelo multivariado 
(MANOVA). 
Após a ANOVA, foram verificadas quais variáveis houve efeito de tratamento (genótipo) com 
significância de 5%. O teste de Tukey foi realizado para a comparação de médias entre os genótipos para 
cada uma das variáveis (P<0,05).  
A análise de variância multivariada (MANOVA) utilizou o seguinte modelo estatístico, 
considerando i genótipos (i=3), j repetições (j=9), e k características (k=14): 
 
Yijk=µk+Gik+eijk , 
onde, 
Yijk=Valor observado na característica k, na repetição j, do genótipo i ; 
µk=Média geral da característica k ; 
Gik=efeito do genótipo i, na característica k ; 
eijk=erro aleatório atribuído à observação Yijk ; 
 
Diferente da análise univariada, na MANOVA obtêm-se matrizes de somas de quadrados e 
produtos de dimensões K x K, onde K é o número de características avaliadas por análise. As matrizes 
A, H e R são as de somas de quadrados e produto totais, de genótipos (tratamentos) e residuais, 
respectivamente. A hipótese testada pela MANOVA foi a de igualdade dos vetores de média: ou seja, 
𝐻0: 𝐺1 = 𝐺2 = 𝐺3. Para testar essa hipótese foi utilizado o teste do maior autovalor de Roy. 
Posteriormente, realizou-se o teste de comparações de contrastes entre as médias pelo teste da união-
interseção de Roy. Foi utilizado a distância D² de Mahalanobis como medida de dispersão. Para se 
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verificar a diferença entre os genótipos foi utilizada a função discriminante linear de Fisher (FDF), que 
visa reduzir a um espaço unidimensional, o espaço dimensional k. Para se constatar diferenças 
significativas entre os genótipos foi utilizado a Diferença Mínima Significativa (DMS) conforme 
calculado abaixo: 
𝐷𝑀𝑆 = √
𝛼
1 − 𝛼
∗ 𝑆𝑄𝑅 ∗
𝐶𝑗
2
𝑟𝑖
 
Onde, 
α = Valor crítico de Roy a 5% de probabilidade; 
SQR=Soma dos quadrados dos resíduos; 
ri=número de repetições para o tratamento i; 
Cj=variável canônica j. 
 
Os dados foram tabulados utilizando planilhas eletrônicas do programa Microsoft Office Excel. 
As análises univariadas e multivariadas foram realizadas através do procedimento PROC GLM no 
software SAS enquanto a análise de variáveis canônicas utilizou o procedimento PROC CANDISC.  
 
3 RESULTADOS 
A verificação dos testes de normalidade e homogeneidade de variâncias indicaram que não houve 
necessidade da transformação dos dados. Os resultados da análise univariada estão descritos na Tabela 
01. 
 
Tabela 01: Médias para rendimentos de Carcaça, Peito, Sobrecoxa, Asa, Moela, Fígado, Coração, Gordura Abdominal, índice 
L (L), índice a (A), índice b (B), pH (PH), perda por cocção (PPC) e Força de Cisalhamento (FORÇA) para cada um dos 
genótipos analisados: Cobb, Hubbard e Ross. 
CARACTERÍSTICA COBB HUBBARD ROSS 
CARCAÇA 74,6350 a 74,6180 a 76,4370 a 
PEITO 41,0231 a 37,8667 b 39,7570 a 
SOBRECOXA 29,0250 b 30,7833 a 29,0250 b 
ASA 9,3399 a 9,3759 a 8,8753 a 
FIGADO 2,9783 a 2,6197 a 2,6406 a 
CORAÇÃO 0,6208 a 0,5253 ab 0,4869 b 
GORDURA 
ABDOMINAL 
2,0432 a 1,8082 a 1,9698 a 
L 60,6722 a 62,2204 a 61,6517 a 
A 18,2967 a 17,7846 a 18,1128 a 
B 9,6939 a 9,3841 a 9,8009 a 
PH 5,6967 a 5,7233 a 5,5911 b 
PPC 28,2310 a 29,8490 a 30,035 a 
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FORÇA 3,9972 a 4,5428 a 4,2156 a 
Médias na mesma linha, com letras diferentes, diferem significativamente pelo teste de Tukey (P<0,05) 
 
Ao se avaliar os resultados da Tabela 01 pode-se verificar os efeitos significativos de genótipo 
para diversas características. A comparação dos genótipos em função dos resultados da análise 
univariada é complexa, dificultando uma conclusão em conjunto. 
Os resultados da análise multivariada estão apresentados na Tabela 02, onde pode-se observar 
que apenas duas variáveis canônicas (VC), foram responsáveis por explicar 100% do total da variância. 
A primeira variável canônica respondeu por mais de 70% da variância total (Tabela 02).  
 
Tabela 02: Autovalor, Variância e Variância Acumulada de cada Variável Canônica (VC) 
VC Autovalor Variância 
Variância 
Acumulada 
1 4,5696 0,7334 0,7334 
2 1,6612 0,2666 1 
 
 
Na Tabela 03 pode-se observar o valor de escore de cada variável em cada uma das variáveis 
canônicas observadas. Como as duas variáveis canônicas obtidas responderam por toda a variância das 
variáveis, não foi necessário realizar o descarte de nenhuma variável. Pode-se observar que para VC1 as 
variáveis rendimento de peito, pH, L e b* foram as de maior efeito, já para a VC2 essas variáveis foram 
pH e perda por cocção. 
 
Tabela 03: Variáveis canônicos padronizados (VC1 e VC2) para as características de rendimento e de qualidade nos 3 
genótipos. 
CARACTERÍSTICA VC1 VC2 
CARCAÇA 0,3767 0,3764 
PEITO 0,8219 0,2056 
SOBRECOXA 0,2327 0,1026 
ASA 0,036 0,3671 
FIGADO 0,5308 0,1091 
CORAÇÃO 0,4201 0,2818 
GORDURA 
ABDOMINAL 
0,6385 0,1716 
L 1,2301 0,2863 
A 0,3346 0,3035 
B 0,7476 0,1719 
PH 0,8214 0,9297 
PPC 0,3366 0,7236 
FORÇA 0,0139 0,0756 
 Brazilian Journal of Animal and Environmental Research 
 
Braz. J. Anim. Environ. Res., Curitiba, v. 2, n. 6, p. 1930-1941, out./dez.  2019           
 ISSN 2595-573X 
1937  
 Foi estimado o valor para as VC para cada repetição, e estimado a média para cada VC para cada 
um dos genótipos (tratamentos) (Tabela 04). 
 
Tabela 04: Média para a primeira (VC1) e segunda (VC2) variável canônica para cada um dos genótipos, Cobb, Hubbard e 
Ross. 
GENÓTIPO VC1 VC2 
Cobb -1,8149 -1,3251 
Hubbard 2,8107 -0,2851 
Ross -0,9958 1,6102 
  
 
A partir da demonstração gráfica das médias das variáveis canônicas padronizadas (VC1 e VC2) 
para cada genótipo, pode-se observar que cada genótipo ficou em um quadrante distinto, evidenciando 
que cada um possui um perfil distinto das outras duas linhagens (Figura 01). 
 
 
Figura 1: Gráfico de dispersão entre a VC1 e VC2 
 
 
 
4 DISCUSSÃO 
ROSÁRIO et al. (2008) ao analisar 6 variáveis em conjunto obteve na primeira variável canônica 
89,35% da variância total e 7,14% da variância total na segunda variável canônica, totalizando nas duas 
primeiras variáveis 96,49% da variância total. Esses resultados são similares aos encontrados no presente 
trabalho, que também obteve duas variáveis canônicas, porém respondendo por 100% da variância total. 
Em seu estudo, ressaltam o sucesso de se utilizar a análise multivariada ao reduzir um conjunto de 6 
características para apenas duas variáveis canônicas (VC).  ALMEIDA et al. (2013) reduziu 9 
V
C
1
VC2
VC1 x VC2
Cobb
Hubbard
Ross
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características analisadas, e também obteve 2 VC, que responderam respectivamente por 69,30% e 
25,33%, totalizando 94,63% da variância total.  
VELOSO et al. (2015a) utilizando 7 linhagens de frangos tipo caipira, também obteve 2 variáveis 
canônicas respondendo por 97,41% da variância total também utilizando-as para criar o gráfico de 
dispersão entre genótipos. 
Em outro estudo, VELOSO et al. (2015b) nas 3 primeiras VC em seu experimento em codornas 
de corte obteve variâncias de 52,78%, 27,07% e 8,97%, totalizando 88,82% da variância total do 
experimento. Em um estudo similar, VELOSO et al. (2015c) utilizou as linhagens Cobb 500, Hubbard 
Flex e Ross 308, porém utilizou apenas características de desempenho. Nesse estudo, VELOSO et al. 
(2015c) utilizou as duas primeiras VC, que responderam pelo total de variância de 88,10% (73,83% a 
primeira VC, e 14,27% a segunda). Assim como o anterior, esses resultados são similares aos 
encontrados no presente estudo na quantidade de VC obtidas. OZSOY (2019) utilizou as variáveis 
canônicas para características de qualidade de ovo em codornas. Ozsoy obteve nas três primeiras 
variáveis canônicas, 100% da variância total, com 77,51% sendo respondida pela primeira VC. Apesar 
das diferenças entre as características analisadas, os resultados de Ozsoy são similares aos do presente 
estudo. 
Todos os estudos analisados obtiveram de duas a três variáveis canônicas, com a primeira 
respondendo por valores próximos de 70%. Isso demonstra similaridade de resultados obtidos com o 
presente estudo em análise, que obteve 2 VC a partir de 13 variáveis analisadas em 3 linhagens de frangos 
de corte. 
Na primeira VC, ROSÁRIO et al. (2008) encontrou maiores pesos para peso corporal, e peso de 
carcaça, e em ambas as VC encontrou alta influência do peso vivo, sugerindo que essa característica 
seria fundamental na divergência genética entre frangos. Os resultados de ROSÁRIO et al. (2008) para 
as características de maior influência podem ter divergido devido a quantidade de características 
analisadas, e não ter sido utilizado pesos e sim rendimentos, assim como utilizado apenas características 
relacionadas à estes rendimentos e a qualidade de carcaça. ALMEIDA et al. (2013) obteve como 
características de maior influência na primeira variável canônica o peso da carcaça, peso da coxa e a 
largura do peito. Novamente as diferenças encontradas com o presente trabalho podem ter sido causadas 
devido às diferenças entre o peso absoluto e os rendimentos. Os dois autores que utilizaram 
características do mesmo tipo do presente estudo obtiveram resultados divergentes. Isso pode se explicar 
pela diferença na utilização dessas características. Enquanto ambos ROSÁRIO et al. (2008) e 
ALMEIDA et al. (2013) utilizaram peso vivo e apenas peso das diferentes partes do frango, esse estudo 
utilizou apenas rendimentos, sem a inclusão de características desempenho, e adicionados com 
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características de qualidade de carcaça a qual nenhum estudo citado utilizou. A diferença nos tipos e 
unidades das características poderia explicar as diferenças nos resultados obtidos. 
ROSÁRIO et al. (2008) obteve 4 grupos de comparação para divergência genética entre as linhas 
utilizadas, 1 grupo contendo fêmeas de Arbor Acres, Ross 308 e Cobb 500, 1 grupo para fêmeas RX, 1 
grupo para machos de Arbor Acres, Ross 308 e Cobb 500, e 1 grupo para machos RX. Os grupos 
formados são distintos do presente trabalho provavelmente devido a utilização de tanto machos quanto 
fêmeas por Rosário et al. (2008), não sendo possível em seu estudo distinguir as linhagens Arbor Acres, 
Ross 308 e Cobb 500 quando o mesmo sexo.  
Já ALMEIDA et al. (2013) obteve 3 grupos distintos de comparação, um grupo contendo apenas 
a linhagem Master Griss, um grupo contendo ambas as linhagens Redbro e Acoblack, e um grupo 
contendo a linhagem nativa Peloco. A linhagem Peloco obteve os piores resultados para os pesos de 
carcaça, coxa e vivo, enquanto a linhagem Máster Griss obteve os melhores resultados para essas 
variáveis. 
VELOSO et al. (2015a) formou 4 grupos distintos entre 7 linhagens de frangos tipo caipira 
utilizando as duas primeiras variáveis canônicas. Um grupo contendo os genótipos Pesadão Vermelho e 
Pescoço Pelado, um grupo com os genótipos Carijó e Tricolor, um grupo contendo apenas a linhagem 
Colorpack, e um grupo contendo as linhagens Gigante Negro e Caboclo. Assim como o apresentado 
nesse estudo, o gráfico de dispersão permite conclusões sobre as linhagens e identificar similaridades e 
divergências entre as mesmas. O grupo das linhagens Caboclo e Gigante Negro foram de aves com 
menor desempenho, enquanto o grupo do Colorpack foi o grupo mais próximo ao frango de corte 
convencional. VELOSO et al. (2015c) obteve dois grupos distintos de comparação, um com fêmeas Ross 
308, Cobb 500, e Hubbard Flex, e outro grupo com os machos dessa mesma linhagem. Esses resultados 
diferem do presente estudo, novamente, pelo uso de ambos os sexos ao invés de somente um. 
Todos os estudos utilizaram gráficos de dispersão bidimensionais para comparação entre os 
diferentes genótipos. Assim como esse estudo, os autores encontraram de 2 a 4 grupos de divergência 
entre as linhagens, com a maioria tendo utilizado ambos machos e fêmeas nas avaliações, enquanto o 
presente estudo utilizou apenas machos, para apenas a divergência genética ser avaliada. 
 
5 CONCLUSÃO 
A análise multivariada por análise de variáveis canônicas é um método que simplifica a avaliação 
de muitas características simultaneamente, reduzindo o conjunto de variáveis a ser avaliada, e facilitando 
a observação de quais características são mais relevantes na divergência genética. Também podemos 
verificar que esse tipo de análise facilitou identificar as divergências genéticas entre genótipos distintos. 
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As variáveis de maior relevância na divergência genética foram o L, Rendimento de peito e o 
pH. 
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